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摘要 : 为 了 探讨 DNA 条 形 码 技术 在 夜 蛾 物种 鉴定 中 的 可 行 性 , 本 研究 利用 条 形 码 通用 引物 扩 增 了 北京 百花 山地 
区 43 种 夜 蛾 75 个 样本 的 线粒体 细胞 色素 C 氧化 酶 亚 基 I (mitochondrial cytochrome c oxidase subunit I, COI) 基因 
序列 ,以 Kimura 双 参 数 模型 进行 种 内 种 间 遗 传 距离 分 析 、 使 用 邻接 法 (neighbor-joining，NJ) 和 最 大 简约 法 
(maximum parsimony, MP) 分 别 构建 系统 发 育 树 ， 并 利用 分 子 序列 差异 装 值 对 样本 进行 分 子 可 操作 分 类 单元 
(molecular defined operational taxonomic units, MOTU) 划分 。 绪 果 表 明 : 所 有 夜 蛾 种 类 通过 系统 发 育 树 可 以 成 功 区 
分 ; 种 内 平均 遗传 距离 (0.03% ) 远 远 小 于 种 间 平 均 遗 传 距离 (11. 29% ) ; 采用 较为 保守 的 196 的 序列 差异 阀 值 将 
75 个 夜 蛾 样本 分 为 42 个 MOTU, 正确 率 为 95% , 除了 MOTU04 包含 2 个 物种 外 , 剩余 41 个 MOTU 与 形态 种 呈现 
一 一 对 应 的 关系 。 结 果 显示 , 基于 COI 基因 的 DNA 条 形 码 对 于 本 研究 中 所 涉及 的 夜 蛾 具有 较 好 的 区 分 , 可 以 作 
为 一 种 有 效 的 工具 在 夜 蛾 科 昆 虫 物种 鉴定 中 进行 应 用 。 
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Species identification of Noctuidae moths ( Insecta: Lepidoptera) from 


Baihuashan, Beijing, China with DNA barcoding 

YANG Cong-Hui', HAN Hui-Lin^, CHI Mei-Yan', JIN Qian’, WU Chun-Sheng’ , ZHU Chao-Dong’ , 
ZHANG Ai-Bing (1. College of Life Sciences, Capital Normal University, Beijing 100048 , China; 2. 
School of Forestry, Northeast Forestry University, Harbin 150040, China; 3. Key Laboratory of 
Zoological Systematics and Evolution, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100101, China) 
Abstract: To explore the feasibility of DNA barcoding in the identification of Noctuidae moths, the COI 
genes of 75 samples belonging to 43 species from Noctuidae in Baihuashan, Beijing, were amplified using 
universal barcoding primers. The intraspecies and interspecies genetic distances were calculated using the 
Kimura-2-parameter model, the phylogenetic trees were reconstructed by neighbor-joining ( NJ) and 
maximum parsimony ( MP) method, and the identification of MOTU was performed using sequence 
divergence threshold technique. The results showed that all of Noctuidae species were successfully 
distinguished by the phylogenetic tree. The average intraspecific genetic distance (0. 02% ) was much 
less than the average interspecific genetic distance (11. 2896 ). Seventy-five Noctuidae samples were 
divided into 42 MOTUs based on 1% sequence divergence threshold and the accuracy rate was 9546. 
Most of MOTUs (41/42) were classified into their corresponding morphospecies with only one exception 
(MOTUOA). The study indicates that the species from Noctuidae family can be well distinguished with 
the commonly used COI barcodes, which are potentially well utilized in moth species identification. 
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distance; molecular defined operational taxonomic unit ( MOTU) 


BR AL OW AE ASR, ERRATA ABBA PO DEAR, 全 世界 已 知 约 3 万 多 
RP ARA Ao MRRP (Noctuidae) XX. 种 , 我 国 已 记载 1 600 多 种 。 夜 蛾 科 昆 虫 在 各 种 经 
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济 植物 的 害虫 中 占 5% -15%, 是 农林 业 生 产 中 的 
一 类 重要 经 济 害虫 ( 朱 弘 复 和 陈 一 心 , 1963 ) 。 快 速 
而 准确 的 物种 鉴定 是 深入 开展 昆虫 行为 学 、 生 态 学 
以 及 生理 学 等 相关 方面 研究 的 必要 前 提 和 基础 
(Dayrat, 2005) 。 传 统 分 类 学 的 物种 鉴定 不 仪 依赖 
于 分 类 学 家 丰富 的 知识 和 经 验 , 同时 要 求 标本 具备 
比较 齐全 的 外 部 形态 特征 , 但 在 实际 中 往往 很 难 同 
时 具备 上 述 两 方面 的 条 件 ( 程 硕 婷 等 , 2011) 。 

2003 年 ,加拿大 学 者 Hebert 等 (2003a ) 提出 可 
以 利用 一 段 标准 目的 DNA 序列 作为 一 个 标记 从 而 
快速 可 徘 的 进行 物种 鉴定 ， 即 DNA 条 形 码 技术 。 
他 们 建议 使 用 线粒体 细胞 色素 C 氧化 酶 亚 基 I 
( mitochondrial cytochrome c oxidase subunit I, COI) 
5 端的 一 段 长 度 为 658 bp 的 片段 作为 动物 物种 鉴 
定 的 条 码 序列 (Hebert et al., 2003b) , DNA 条 形 码 
GAA, 加 拿 大 圭 尔 夫 大 学 的 研究 者 们 组 织 发 
起 了 生物 条 形 编码 计划 (The Barcode of Life), WZ 
了 生物 条 形 码 协会 (Consortium for the Barcode of 
Life, CBOL) , 同时 成 立 了 一 个 专门 获取 、 储存 、 分 
析 和 发 表 DNA 条 形 码 记录 的 数据 库 一 一 生物 DNA 
条 形 人 码 数 据 库 (DNA Barcode of Life Data, BOLD, 
http://www. boldsystems. org ) ( Ratnasingham and 
Hebert, 2007) , 

DNA 条 形 码 不 仅 能 够 准确 快速 地 区 别 和 鉴定 
物种 ,也 是 发 现 、 鉴 定 新 种 与 隐 存 种 的 良好 工具 
(Smith et al., 2005) 。 当 面 对 一 些 文献 记载 较 少 的 
未 知 类 群 时 , DNA 条 形 码 也 可 以 作为 一 个 勘测 工具 
为 物种 分 类 做 出 预测 (Desalle，2006 ) ， 即 DNA 分 
类 (Tautz et al., 2002, 2003), DNA 分 类 的 方法 通 
党 是 利用 一 段 保 守 的 分 子 序列 , 来 定义 和 判断 分 子 
可 操作 分 类 单元 (molecular defined operational 
taxonomic unit, MOTU) ( Floyd et al., 2002; Blaxter 
et al., 2005). MOTU 与 传统 意义 上 的 物种 有 相似 
的 范围 , 它 将 分 子 数据 更 直观 地 和 分 类 学 相 联系 起 
来 。 但 是 , 新 种 的 命名 不 能 只 依 徘 DNA 分 类 的 结 
果 ( Bensasson et al., 2001; Lovette and Bermingham, 
2001; Weckstein es al., 2001; Ballard and Whitlock, 
2004) ,仅仅 依赖 分 子 数 据 来 界定 物种 是 远 远 不 够 
HJ, 准确 的 物种 鉴定 必须 与 其 他 形态 生态 等 传统 鉴 
别 特 征 相 联合 ( Dayrat, 2005; Will et al., 2005; 
Ahrens et al., 2007; Miller, 2007; Vogler and 
Monaghan, 2007; Padial et al., 2010; Ross et al., 
2010; Yeates et al., 2011), 

A DNA AISA d je di Je, 大 量 研究 已 





ARM T HAS f zlj ( Hubert et al., 2008; 
Tavares and Baker, 2008; Francis et al., 2010) 和 无 
A$ HE ZH H (Johnson et al., 2008; Zhou et al., 2009; 
Jennings et al., 2010) 等 后 生动 物 类 群 中 的 鉴定 效 
力 。 鳝 翅 目 是 昆虫 中 利用 DNA 条 形 码 人 研究 最 多 的 
类 群 ( Hebert et al., 2003a, 2003b; Janzen et al., 
2005; Hajibabaei et al., 2006; Hulcr et al., 2007; Æ 
ARS, 2010), Am, 具体 到 夜 蛾 类 群 ,这 方面 的 
研究 还 相对 较 少 , 这 些 人 研究 包括 : 区 分 近 缘 物种 (Li 
et al., 2011) 、 分 析 广 布 种 的 地 理 种 群 (Simmons and 
Scheffer, 2004; Behere et al., 2007; Schmidt and 
Sperling，2008 )、 修 订 个 别 混乱 科 属 的 分 类 地 位 
( Hille et al., 2005; Schmidt, 2009; Lafontaine and 
Poole, 2010) 、 为 新 发 表 物 种 补充 信息 (Brou and 
Lafontaine, 2009) 等 , 但 在 物种 鉴定 和 识别 效率 方 
面 尚未 见 有 人 研究 。 

本 人 研究 所 选取 的 钱 这 目 昆 虫 采 样 地 点 百花 山 是 
燕山 山脉 的 一 部 分 , 主峰 海拔 1 991 m, 是 北京 的 第 
四 高 峰 。 百 花山 上 自然 保护 区 中 北京 约 100 km, 物种 
资源 丰 宦 ,是 动 植物 群落 的 物种 分 布 、 生 态 评价 等 
许多 方面 科学 研究 的 热点 地 区 。 本 研究 利用 百花 山 
地 区 的 夜 峨 标本 来 测试 和 分 析 DNA. 条 形 码 技术 对 
于 夜 蛾 科 物 种 区 分 的 准确 性 , 并 探讨 通过 分 子 序列 
来 鉴定 物种 的 可 能 ,以 探索 建立 快速 高 效 的 鲜 这 目 
昆虫 鉴定 新 方法 , 对 于 夜 蛾 科 害 忠 的 防治 、 生 态 多 
样 性 评价 等 工作 具有 重要 的 意义 。 


1 材料 与 万 法 


1.1 标本 采集 及 形态 鉴定 

本 实验 所 用 的 标本 均 于 2010 年 7 月 3 -5 日 在 
北京 百花 山 (海拔 733 m， 东 经 115. 56°, 北纬 
39. 85°) 利 用 高 压 录 灯 诱 集 , 然后 低温 冷冻 致死 。 
HOHER HERR 75 个 标本 ( 表 1) 。 标 本 采集 
后 展翅 保存 , 制作 外 生殖 器 玻 片 , 由 夜 蛾 科 专 家 东 
北林 业 大 学 娠 辉 林 副教授 进行 形态 学 鉴定 。 标 本 保 
存 于 首都 师范 大 学 生命 科学 学 院 遗 传 多 样 性 与 进化 
课题 组 。 
1.2 DNA 提取 、PCR 扩 增 及 测序 

采用 样本 腿 部 肌肉 组 织 、 利 用 Biomed 组 织 / 细 
胞 基因 组 DNA 快速 提取 试剂 盒 提取 基因 组 DNA, 
然后 置 于 -20% 冰箱 保存 备用 。 

使 用 DNA 条 形 码 引物 LCO1490 (5'-GGTCAAC 
AAATCATAAAGATATTGG-3’) #1 HCO2198 (5'-TAA 
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样本 信息 及 其 COI 序列 的 GenBank 登录 序列 号 


Table 1 Noctuidae samples used in this study and GenBank accession numbers of their COI gene sequences 


属 


Genus 


PIRR JE Acronicta 


Anterastria 


RO Athetis 


朽木 夜 蛾 属 Axylia 
散 纹 夜 蛾 属 Callopistria 


RIRE Calyptra 
AR JE Catocala 


客 来 夜 峨 属 Chrysorithrum 


GERNE Cosmia 


JE ds CR J Cymatophoropsis 


Au T E Eucarta 


切 夜 蛾 属 Euxoa 


Flexivaleria 


Mx E Hadjina 


SEU IUS Hypena 


物种 


Species 
BL I CHR Acronicta rumicis 
PA HAZ IR Anterastria atrata 
线 委 夜 蛾 Athetis lineosa 


朽木 夜 蛾 Axylia putris 
散 纹 夜 峨 Callopistria juventina 


Calyptra hokkaida 


8563€ 1X X Catocala columbina 


J6; 3&3 Catocala fulminea 
FE HEAL IR Chrysorithrum amata 


MER Cosmia moderata 


—BPBESS WIR Cymatophoropsis trimaculata 


直线 希 夜 蛾 Eucarta arcta 
w YRR Euxoa ochrogaster 


Flexivaleria mienshani 


"Ha Hadjina chinensis 


ti BIA Hypena kengkalis 


Hypena rivuligera 


阴 下 夜 蛾 Hypena stygiana 


FEAL IR Hypena tristalis 


样本 代号 
Sample ID 
BHS100703283 
BHS100703155 
BHS100704017 
BHS100704073 
BHS100703124 
BHS100703045 
BHS100703099 
BHS100703171 
BHS100703201 
BHS100705132 
BHS100703310 
BHS100703295 
BHS100703306 
BHS100703312 
BHS100704033 
BHS100704078 
BHS100703292 
BHS100703290 
BHS100704104 
BHS100704184 
BHS100703093 
BHS100704150 
BHS100705033 
BHS100703102 
BHS100703127 
BHS100703131 
BHS100703270 
BHS100704181 
BHS100704209 
BHS100704222 
BHS100704233 
BHS100705117 
BHS100705136 
BHS100703096 
BHS100705124 
BHS100704018 
BHS100703072 
BHS100703246 
BHS100705023 


GenBank 登录 号 


GenBank accession no. 


JX392753 
JX392747 
JX392766 
JX392767 
JX392787 
JX392731 
JX392733 
JX392730 
JX392732 
JX392734 
JX392801 
JX392755 
JX392756 
JX392760 
JX392768 
JX392769 
JX392788 
JX392754 
JX392770 
JX392778 
JX392789 
JX392791 
JX392790 
JX392735 
JX392736 
JX392737 
JX392744 
JX392741 
JX392740 
JX392739 
JX392738 
JX392742 
JX392743 
JX392785 
JX392786 
JX392792 
JX392793 
JX392794 
JX392780 
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续 表 1 Table 1 contiuned 
属 物种 HANS GenBank 登录 号 
Genus Species Sample ID GenBank accession no. 
BHS100705066 JX392781 
Jp dg Hypocala 2 PY RER Hypocala subsatura BHS100703119 JX392745 
BHS100705035 JX392746 
Iragaodes Iragaodes nobilis BHS100704115 JX392771 
安 夜 蛾 属 Lacanobia FERN Lacanobia aliena BHS100703024 JX392776 
BHS100704132 JX392774 
BHS100705085 JX392775 
BHS100704151 JX392777 
Meganola Meganola sp. BHS100704242 JX392802 
EA RIB Mocis EARL Mocis ancilla BHS100704007 JX392761 
秘 夜 蛾 属 Mythimna Mythimna monticola BHS100704232 JX392779 
TLÆRURJE Nacna At fL ERI Nacna malachitis BHS100703304 JX392758 
Narcotica 级 白 剑 纹 夜 蛾 Narcotica niveosparsa BHS100703303 JX392757 
乏 夜 蛾 属 Niphonyx 乏 夜 蛾 Niphonyx segregata BHS100703161 JX392748 
BHS100703218 JX392750 
BHS100704223 JX392749 
JE BUE Pangrapta HZ JE CE Pangrapta disruptalis BHS100704216 JX392729 
BHS100705061 JX392728 
黄斑 眉 夜 峨 Pangrapta flavomacula BHS100705048 JX392782 
AAR Pangrapta vasava BHS100704070 JX392765 
奴 夜 蛾 属 Paracolax 曲线 奴 夜 蛾 Paracolax tristalis BHS100704067 JX392764 
姬 夜 蛾 属 Phyllophila HERIR Phyllophila obliterata BHS100703237 JX392796 
BHS100704096 JX392797 
Polypogon ARR Polypogon gryphalis BHS100703235 JX392751 
HIRUR JE Pseudoips 饰 夜 蛾 Pseudoips faganus BHS100705099 JX392784 
ZEW RI Raphia 波 莽 夜 蛾 Raphia peustera BHS100704204 JX392795 
修 虎 蛾 属 Sarbanissa Hal pelli Sarbanissa venusta BHS100703305 JX392759 
Schinia SEHE ME Schinia scutosa BHS100705095 JX392783 
SEP IRIE Sideridis Sideridis kitti BHS100703255 JX392752 
肖 毛 怒 夜 蛾 属 Thyas 庸 肖 毛 翅 夜 蛾 Thyas juno BHS100704024 JX392800 
后 夜 蛾 属 Xanthomantis 角 后 夜 峨 Xanthomantis cornelia BHS100704016 JX392762 
BHS100704074 JX392763 
鲁 夜 蛾 属 Xestia JU PCI Xestia ditrapezium BHS100704075 JX392798 
BHS100704085 JX392799 
Bip S. Zanclognatha BT Zanclognatha lunalis BHS100703060 JX392772 
BHS100704120 JX392773 


ACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3') ( Folmer et 
al., 1994 ) 扩 增 线粒体 COL 基因 SIE BEA 658 bp 
的 目的 片段 , 用 25 uL 的 PCR (4%: 2 x Mastermix 


12.5 uL, 引物 LCO1490 和 HCO2198 各 0.5 „L(10 
wmol/L), 模板 DNA 2.5 uL, ddH,0 9 uL, PCR fe 
应 条 件 为 : 94°C 预 变性 5 min; 30 个 循环 包括 94°C 
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变性 30 s, SOC 复 性 30 s, 720 延伸 30 s; 最 后 
72°C 延伸 5 min, PCR 扩 增 产物 经 1% DN Pe GE IB 
电 沪 检测。 北京 中 科 西 林 生 物 公司 完成 测序 。 

1.3 数据 分 析 

1.3.1 构建 系统 发 育 树 、 计 算 遗 传 距离 : 使 用 
Chromas 软件 观察 序列 峰 图 质量 , 对 每 个 碱 其 逐一 
进行 人 工 校 对 。 如 有 果 峰 图 质量 差 或 遇 到 套 峰 而 不 能 
准确 判断 碱 基 , 则 重新 进行 扩 增 和 测序 。 经 校对 的 
序列 用 Clustal X( Thompson et al., 1997) 软件 进行 
多 重 序列 比 对 分 析 。 然 后 利用 Mega4 ( Tamura et 
al., 2007) 软件 以 Kimura 双人 参数 模型 (Kimura-2- 
parameter, K2P) ( Kimura, 1980) 采用 邻接 法 
(neighbor-joining, NJ) 和 最 大 简约 法 ( maximum 
parsimony, MP) 分 别 构建 系统 发 育 树 ， 以 毛 翅 目 昆 
虫 的 3 条 相应 序列 作为 外 群 。 使 用 1 000 次 重复 检 
测 的 Bootstrap 值 表示 树 上 各 节点 的 支持 率 。 

为 了 检验 样本 种 间 遗 传 变异 与 种 内 个 体 间 遗传 

变异 的 差异 是 否 显 车, 使 用 Mega4 软件 以 K2P 模型 
计算 种 内 及 种 间 遗 传 距离 并 进行 统计 , 画 出 频率 分 
布 直方 图 , 进行 "barcoding gap” ( Meyer and Paulay, 
2005 ) 分 析 。 
1.3.2 利用 国 值 进行 分 类 : 为 了 将 分 子 数据 更 直 
观 地 和 分 类 学 相 联系 , 本 研究 还 使 用 了 基于 序列 差 
异 的 DNA 分 类 的 方法 , 即 利用 COL 序列 之 间 的 差 
异 来 鉴定 MOTU, 序列 差异 小 于 指定 国 值 的 样本 被 
划分 到 一 个 MOTU 里 。 由 于 不 同 装 值 的 选取 会 产 
生 不 同 的 MOTU 划分 结果 , 因此 我 们 选取 了 多 个 序 
列 差异 装 值 进行 分 析 。 

使 用 TaxonDNA (Meier et al., 2006) 软件 对 样本 
WEFT PFE ATR, 参数 设置 里 选择 了 KAP 模 
型 计算 样本 的 分 子 序 列 差异 , 以 0 ~ 16% 的 作为 该 
分 析 的 装 值 区 间 ， 以 分 析 在 不 同 差异 国 值 下 样本 的 
分 子 分 类 情况 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 系统 发 育 树 分 析 

以 样本 的 DNA 为 模板 , 使 用 DNA 条 形 码 引物 
LCO1490/HCO2198 进行 PCR 扩 增 , 经 序列 测定 ， 
每 个 样本 均 得 到 一 条 长 度 约 为 650 bp 的 COI 序列 ， 
扩 增 成 功率 为 100% 。 所 得 序列 用 Clustal X 软件 比 
对 后 , 修建 为 长 度 为 615 bp 的 片段 进行 分 析 , 序列 
提交 至 GenBank 数据 库 , 检索 序列 号 见 表 1。 

根据 外 部 形态 特征 ,75 个 夜 蛾 样本 最 终 被 鉴 


定 为 37 TE, 43 个 种 。 使 用 邻接 法 和 最 大 简约 法 
以 75 条 夜 蛾 序列 构建 的 NJ 系统 发 育 树 , REIN 
结果 如 图 1 所 示 。 结 果 表 明 : (1)43 FURIA H 
聚 成 一 个 单 系 群 , 不 同 种 的 夜 峨 被 明显 区 分 ; 各 单 
系 分 文 的 文 持 率 均 比较 高 ，NJ PY RBA ARRIR H. 
stygiana Fy 89% 4b, ERII X 100% , MP 树 也 均 接 
HEFT 10096, (2)37 个 属 也 全 部 各 目 聚 集 为 一 
个 单 系 群 ; 图 框 内 的 为 含有 多 个 种 的 属 , 每 个 属 均 
聚 成 了 一 个 单 系 群 , 且 拥 有 和 较 高 的 文 持 率 (NJ 树 和 
MP 树 的 支持 率 都 大 于 50). 

2.2 遗传 距离 分 析 

百花 山地 区 43 种 夜 蛾 种 内 种 间 遗 传 距离 分 布 
如 图 2 所 示 。 同 种 个 体 共 享 单 倍 型 的 现象 较 多 , 种 
内 遗传 距离 为 0%~0. 82% , 平均 为 0.03%; 种 间 
遗传 距离 为 0.49%~15.96% , 平均 为 11.29% ; 种 
间 平 均 遗 传 距离 远 远 大 于 种 内 平均 遗传 距离 。 

EH PRIR H. stygiana Al H. rivuligera FPA ETS 
距离 最 小 , 为 0.49% ,其 余 物 种 种 间 遗 传 距离 都 高 
于 6% 。 由 于 这 一 对 物种 的 种 间 差 异 过 小 ,导致 种 
内 和 种 间 出 现 重合 区 域 (overlap) ,图 中 种 内 和 种 间 
并 没有 显示 严格 定义 的 “barcoding gap”; 但 是 在 
1%~6% 之 间 出 现 的 遗传 距离 频率 较 低 , 可 以 近似 
地 看 作 是 一 个 “gap”。 

2.3 MÉRIDA 

夜 蛾 科 分 子 序列 差异 截取 值 (cut-off value) 与 
可 操作 分 类 单元 数 的 分 析 结 果 如 图 3 所 示 。MOTU 
数目 在 1% ~6% 的 序列 差异 内 出 现 了 一 个 平台 , 75 
条 夜 蛾 序列 均 被 分 为 了 42 个 MOTU, 这 个 区 间 与 
“barcoding gap” 区 域 高 度 吻 合 。 理 论 上 讲 ， 
“barcoding gap” 区 域内 的 序列 差异 值 所 分 的 MOTU 
应 该 有 最 高 的 准确 率 , (A BK, SRD FIAR 
物种 的 区 分 。 因 此 , 我 们 最 终 采 用 较为 保守 的 1% 
序列 差异 作为 划分 MOTU 的 分 子 分 类 国 值 。 

75 条 夜 蛾 序列 根据 1% 的 序列 差异 被 分 为 42 
个 MOTU( 表 2)。 其 中 , 除了 MOTU04 包含 2 个 物 
种 外 , 剩余 41 个 MOTU 与 形态 种 呈现 一 一 对 应 的 
关系 。 通 过 序列 差异 阔 值 对 百花 山地 区 夜 蛾 科 物 种 
进行 鉴定 的 正确 率 为 95% (42/44) 。 每 个 MOTU 在 
系统 发 育 树 上 均 已 被 标 示 。MOTUO04 BES THANK 
IR H. stygiana Al H. rivuligera 2 个 物种 ,种 间 遗 传 
距离 为 0.49% , 1% BIETER AT 2 个 物种 ; 
xt 2 PERRERA WERE E, 且 文 长 较 短 ， 
不 易 被 正确 辨别 。 在 形态 上 面 , 这 两 种 夜 蛾 的 外 部 
JE S (Hiroshi, 1982) 14 7E ( Kononenko and Han, 
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R2 MBER COIL 序列 差异 1% 阅 值 分 类 与 形态 种 类 对 照 


Table 2 Comparison of 1% threshold MOTU recognition and the morphospecies of the Noctuidae specimens 





MOTU 种 名 Species 
MOTUO1 Lacanobia aliena 
MOTUO2 Callopistria juventina 
MOTUO3 Zanclognatha lunalis 

MOTU04 Hypena stygiana ; Hypena rivuligera 
MOTUOS Flexivaleria mienshani 
MOTUOG Hypena kengkalis 
MOTUO7 Hadjina chinensis 
MOTUOS Hypocala subsatura 
MOTUO9 Axylia putris 
MOTUIO Anterastria atrata 
MOTU11 Niphonyx segregata 
MOTU12 Polypogon gryphalis 
MOTU13 Phyllophila obliterata 
MOTU14 Sideridis kitti 
MOTU15 Acronicta rumicis 
MOTU16 Cymatophoropsis trimaculata 
MOTUI17 Cosmia moderata 
MOTU18 Catocala columbina 
MOTU19 Narcotica niveosparsa 
MOTU20 Nacna malachitis 
MOTU21 Sarbanissa venusta 








MOTU 种 名 Species 
MOTU22 Calyptra hokkaida 
MOTU23 Catocala fulminea 
MOTU24 Mocis ancilla 
MOTU25 Xanthomantis cornelia 
MOTU26 Athetis lineosa 
MOTU27 Thyas juno 
MOTU28 Chrysorithrum amata 
MOTU29 Paracolax tristalis 
MOTU30 Pangrapta vasava 
MOTU31 Xestia ditrapezium 
MOTU32 Eucarta arcta 
MOTU33 Iragaodes nobilis 
MOTU34 Euxoa ochrogaster 
MOTU35 Raphia peustera 
MOTU36 Pangrapta disruptalis 
MOTU37 Mythimna monticola 
MOTU38 Meganola sp. 
MOTU39 Hypena tristalis 
MOTU40 Pangrapta flavomacula 
MOTU41 Schinia scutosa 
MOTU42 Pseudoips faganus 


表 中 含有 多 个 形态 种 的 MOTU 以 粗 体 显示 。The MOTU containing multiple morphospecies is in bold. 


朱 相 对 于 形态 分 类 的 物种 只 有 4.55% (2/44) 的 误 
35, 这 又 一 次 证 明了 COL 序列 利用 DNA 条 形 码 技 
术 鉴 定 物种 的 有 效 性 。 

根据 遗传 距离 分 析 计 算 结果 , 种 内 和 种 间 遗 传 
距离 差异 显著 , 但 最 小 种 间 遗 传 距 离 0.49% 小 于 最 
大 种 内 遗传 距离 0.82% , 这 使 种 内 和 种 间 遗 传 距离 
分 布 出 现 了 重 登 现象 (图 2) 。 种 间 遗 传 距离 最 小 的 
EBH A RHR H. stygiana Al H. rivuligera, 它们 在 系 
统 发 育 树 上 不 易 区 分 , 在 国 值 分 类 分 析 中 被 分 到 了 
一 个 MOTU 里 。 然 而 , BA PRIR H. stygiana MH. 
rivuligera [a TEN PK JR Hypena 中 的 卜 夜 蛾 亚 
属 Bomolocha, 属于 亲 绿 关系 较 近 的 一 对 物种 ， 它 
们 是 否 属 于 同 物 异 名 还 需要 结合 形态 特征 、 生 活 环 
境 及 其 地 理 分 布 等 多 方面 的 因素 而 综合 评定 。 

许多 研究 者 将 条 形 码 区 分 物种 失败 的 情况 归 
于 近期 分 化 的 物种 间 存 在 着 不 完全 谱系 分 选 现象 
(incomplete lineage sorting ) ( Floyd et al., 2002; 
Wiemers and Fiedler, 2007; McFadden et al., 2011) 。 


在 分 子 水 平 , 对 于 一 些 分 化 时 间 较 短 的 物种 , 它们 
基因 序列 的 最 近 共 祖 事 件 早 于 物种 形成 事件 ， 导 致 
构建 的 基因 树 不 能 反映 物种 真实 的 进化 关系 ， 即 不 
完全 谱系 分 选 (Van Velzen et al., 2012) 。 它 会 导致 
种 内 种 间 遗 传 距 离 出 现 重 登 区 域 、 近 缘 物种 在 基因 
树 上 不 易 区 分 等 现象 。 除 此 之 外 , 后 生动 物 类 群 伪 
尔 发 生 的 高 速率 核 车 酸 置换 也 会 导致 COI 条 人 码 鉴 
定 中 的 不 可 徘 分 类 ( Meyer and Paulay, 2005; Vences 
et al., 2005), 

有 人 研究 表明 ， 用 立 值 差异 来 鉴定 物种 的 方法 存 
在 假 阳 性 和 假 阴 性 的 现象 。 假 阳性 是 指 在 一 个 种 内 
差异 较 高 (高 于 国 值 ) 的 物种 中 发 现 伪 隐 人 存 种 , 假 阴 
性 是 指 种 间 差 异 过 低 ( 低 于 国 值 ) 的 多 个 物种 聚集 
在 一 起 不 能 区 分 , 误 认 成 一 个 种 (Meyer and Paulay, 
2005), AS BP3E BA h fx E H. stygiana 和 H. 
rivuligera 在 国信 分 类 分 析 中 被 分 到 了 一 个 MOTU 
里 , 可 能 即 为 假 阴 性 现象 。 在 利用 分 子 序列 差异 鉴 
定 物种 的 过 程 中 , 如 果 种 内 种 间 遗 传 距 离 存 在 重 登 


1090 昆虫 学 报 Acta Entomologica Sinica 


Ds (overlap), AMA DE MIA, 也 可 能 造成 种 
间 差 异 小 的 类 群 被 误 鉴 定 为 一 个 物种 。 例 如 , 在 利 
FA DNA 条 形 码 检测 珊瑚 虫 ( Shearer and Coffroth, 
2008) 时, 发现 它们 的 CO 序列 种 间 遗 传 差 异 极 小 ， 
其 至 有 部 分 不 同属 、 不 同 科 的 物种 共享 条 形 码 的 现 
R, 以致 不 能 用 条 形 编 码 技术 来 区 分 大 多 数 物种 。 
因此 , 利用 立 值 差异 进行 物种 分 类 时 ，MOTU 的 划 
分 可 以 作为 物种 分 类 的 一 个 初步 假设 , 并 不 完全 等 
同 于 物种 界定 。 准 确 的 物种 鉴定 仍 需 要 增加 形态 
学 、 生 态 学 等 其 他 非 遗 传 数据 信息 作为 必要 的 补充 
(Wiens, 2007; Giraud et al., 2008; Dépraz et al., 
2009; Damm et al., 2010; Goetze, 2010; O” Meara, 
2010), 

目前 DNA 条 形 码 也 面临 着 一 些 问题 和 争议 ， 
例如 ,有 人 曾 质疑 单个 短 户 段 的 序列 不 能 提供 物种 
水 平 上 的 可 靠 信 息 (Mallet and Willmott, 2003) ,或 
不 够 完整 的 采样 会 错误 佑 算 种 内 种 间 的 遗传 差异 
(Meyer and Paulay, 2005) ,条形码 分 类 的 鉴定 阀 值 
也 难以 得 到 统一 (Meier et al., 2006) 。 我 们 要 认识 
到 DNA 条 形 码 的 不 足 , 增加 条 形 码 长 度 , 或 适当 的 
补充 一 些 其 他 基因 序列 信息 , 更 要 将 传统 形态 鉴定 
与 分 子 生 物 学 数据 有 机 地 结合 起 来 ,以 减少 DNA 
条 形 码 的 局 限 。 
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